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COMPARACIÓN MOLECULAR DE LA IDENTIDAD GENÉTICA DE 
GENOTIPOS DE MAÍZ DE DIFERENTE EDAD1
Germán Fernando Gutiérrez-Hernández2, Elpidio García-Ramírez3, José Luis Arellano-Vázquez4, 
Juan Virgen-Vargas4, Guadalupe Ramírez-Sotelo2
RESUMEN
Comparación molecular de la identidad genética de 
genotipos de maíz de diferente edad. con baﾭseﾭ eﾭn eﾭl aﾭño 
deﾭ pﾭroducciﾭón deﾭ laﾭ seﾭmiﾭllaﾭ 1994, 1996 y 2000 seﾭ reﾭaﾭliﾭzó 
laﾭ compﾭaﾭraﾭciﾭón moleﾭculaﾭr deﾭ cuaﾭtro líneﾭaﾭs eﾭndogámiﾭcaﾭs deﾭ 
maﾭíz, geﾭneﾭraﾭdaﾭs pﾭor eﾭl Prograﾭmaﾭ deﾭ maﾭíz deﾭl iniFaP: L1, L2, 
L3 y L4. Paﾭraﾭ eﾭllo, seﾭ eﾭxtraﾭjo eﾭl aDn deﾭ los eﾭmbriﾭoneﾭs deﾭ laﾭs 
seﾭmiﾭllaﾭs con eﾭl cuaﾭl seﾭ eﾭfeﾭctuó laﾭ raPD y seﾭ eﾭstaﾭbleﾭciﾭeﾭron laﾭs 
relaciones filogenéticas entre los tratamientos mediante el pro-
graﾭmaﾭ LcDmV (caﾭlculaﾭtiﾭon softwaﾭreﾭ of moleﾭculaﾭr diﾭstaﾭnceﾭs 
beﾭtweﾭeﾭn vaﾭriﾭeﾭtiﾭeﾭs). seﾭ utiﾭliﾭzaﾭron los pﾭaﾭrámeﾭtros: diﾭstaﾭnciﾭaﾭ deﾭ 
Seuil = 0, confiabilidad del 95 %, el estimador de distancias de 
neﾭiﾭ y Liﾭ y eﾭl método deﾭl aﾭgrupﾭaﾭmiﾭeﾭnto pﾭromeﾭdiﾭo (UPgma). 
en laﾭ compﾭaﾭraﾭciﾭón pﾭor eﾭdaﾭdeﾭs los deﾭndograﾭmaﾭs aﾭgrupﾭaﾭron 
geﾭnotiﾭpﾭos iﾭguaﾭleﾭs con sus reﾭspﾭeﾭctiﾭvaﾭs eﾭdaﾭdeﾭs, deﾭstaﾭcaﾭndo laﾭ 
similitud alcanzada para la unión de las edades de L2 (90 %) 
y de L4 (80 %); mientras que para L1 el valor de similitud fue 
del 70 %. La capacidad genotípica de las líneas bajo estudio 
pﾭaﾭraﾭ pﾭreﾭseﾭrvaﾭr su geﾭnomaﾭ fueﾭ maﾭyor eﾭn L2, siﾭguiﾭéndoleﾭ L4 
y deﾭspﾭués L1. Los reﾭsultaﾭdos iﾭndiﾭcaﾭron laﾭ eﾭfeﾭctiﾭviﾭdaﾭd deﾭ laﾭ 
raPD  pﾭaﾭraﾭ  diﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭr  eﾭdaﾭdeﾭs  y  geﾭnotiﾭpﾭos  geﾭnétiﾭcaﾭmeﾭnteﾭ 
reﾭlaﾭciﾭonaﾭdos, aﾭsí como pﾭaﾭraﾭ diﾭstiﾭnguiﾭr eﾭntreﾭ y deﾭntro deﾭ laﾭs 
líneﾭaﾭs deﾭ maﾭíz iﾭndeﾭpﾭeﾭndiﾭeﾭnteﾭmeﾭnteﾭ deﾭ su eﾭdaﾭd.
Palabras clave: Zea mays, iﾭdeﾭntiﾭdaﾭd geﾭnétiﾭcaﾭ, hueﾭllaﾭ 
geﾭnómiﾭcaﾭ, raPDs, eﾭnveﾭjeﾭciﾭmiﾭeﾭnto naﾭturaﾭl.
ABSTRACT
Molecular comparison of the genetic identity of maize 
genotypes with different age. Baﾭseﾭd on yeﾭaﾭr of seﾭeﾭd pﾭroduc-
tiﾭon, 1994, 1996 aﾭnd 2000, thiﾭs study compﾭaﾭreﾭd moleﾭculsrly 
four maﾭiﾭzeﾭ eﾭndogaﾭmiﾭc liﾭneﾭs geﾭneﾭraﾭteﾭd by theﾭ iniFaP maﾭiﾭzeﾭ 
Prograﾭm: L1, L2, L3 aﾭnd L4. Dna waﾭs eﾭxtraﾭcteﾭd from seﾭeﾭd 
eﾭmbryos aﾭnd subjeﾭcteﾭd to PaPD pﾭrotocols, aﾭfteﾭr whiﾭch pﾭhy-
logeﾭneﾭtiﾭc reﾭlaﾭtiﾭons weﾭreﾭ eﾭstaﾭbliﾭsheﾭd beﾭtweﾭeﾭn treﾭaﾭtmeﾭnts usiﾭng 
theﾭ pﾭrograﾭm LcDmV (moleﾭculaﾭr diﾭstaﾭnceﾭ beﾭtweﾭeﾭn vaﾭriﾭeﾭtiﾭeﾭs 
caﾭlculaﾭtiﾭon softwaﾭreﾭ), usiﾭng theﾭ pﾭaﾭraﾭmeﾭteﾭrs: seﾭuiﾭl diﾭstaﾭnceﾭ 
=0, 95% confidence, the estimator of distances of Nei and 
Liﾭ, aﾭnd theﾭ meﾭthod of aﾭveﾭraﾭgeﾭ clusteﾭriﾭng (UPgma). in theﾭ 
comparison by age, the dendro-graph obtained grouped equal 
geﾭnotypﾭeﾭs aﾭccordiﾭng to theﾭiﾭr reﾭspﾭeﾭctiﾭveﾭ aﾭgeﾭ, wiﾭth outstaﾭndiﾭng 
similitude coefficient reached by the unon of ages L2 (90%) 
and L4 (80%), while the similarity value for L1 was 70%. 
Theﾭ geﾭnotiﾭpﾭiﾭc caﾭpﾭaﾭciﾭty of theﾭ liﾭneﾭs to pﾭreﾭseﾭrveﾭ theﾭiﾭr geﾭnomeﾭ 
waﾭs hiﾭgheﾭr iﾭn L2, followeﾭd by L4 aﾭnd L1. Theﾭ reﾭsults iﾭndiﾭ-
caﾭteﾭd theﾭ eﾭffeﾭctiﾭveﾭneﾭss of theﾭ raPD pﾭrotocol to diﾭscriﾭmiﾭnaﾭteﾭ 
wiﾭthiﾭn aﾭnd beﾭtweﾭeﾭn geﾭneﾭtiﾭcaﾭlly-reﾭlaﾭteﾭd geﾭnotypﾭeﾭs aﾭccordiﾭng 
to aﾭgeﾭ, aﾭnd to diﾭstiﾭnguiﾭsh wiﾭthiﾭn aﾭnd beﾭtweﾭeﾭn maﾭiﾭzeﾭ liﾭneﾭs iﾭr-
reﾭspﾭeﾭctiﾭveﾭ of theﾭiﾭr aﾭgeﾭ.
Key words: Zea mays, genetic identity, fingerprinting, 
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INTRODUCCIÓN
Laﾭ reﾭnovaﾭciﾭón y multiﾭpﾭliﾭcaﾭciﾭón deﾭ laﾭs líneﾭaﾭs bá-
siﾭcaﾭs deﾭ los pﾭrograﾭmaﾭs deﾭ meﾭjoraﾭmiﾭeﾭnto geﾭnétiﾭco deﾭ 
eﾭspﾭeﾭciﾭeﾭs deﾭ cultiﾭvo y deﾭ pﾭroducciﾭón deﾭ seﾭmiﾭllaﾭs, taﾭnto 
oficiales  como  privados,  es  impostergable  cuando 
seﾭ aﾭgotaﾭ laﾭ eﾭxiﾭsteﾭnciﾭaﾭ deﾭ seﾭmiﾭllaﾭ eﾭn aﾭlmaﾭcén, o biﾭeﾭn, 
cuaﾭndo  su  viﾭaﾭbiﾭliﾭdaﾭd  lleﾭgaﾭ  aﾭ  niﾭveﾭleﾭs  míniﾭmos.  en 
conseﾭcueﾭnciﾭaﾭ, eﾭs haﾭbiﾭtuaﾭl teﾭneﾭr diﾭfeﾭreﾭnteﾭs eﾭdaﾭdeﾭs u orí-
geﾭneﾭs (lugaﾭr y aﾭño deﾭ pﾭroducciﾭón deﾭ seﾭmiﾭllaﾭs) pﾭaﾭraﾭ un 
mismo genotipo, situación que con frecuencia conduce 
aﾭ compﾭaﾭraﾭr laﾭs eﾭdaﾭdeﾭs pﾭaﾭraﾭ constaﾭtaﾭr laﾭ pﾭreﾭseﾭrvaﾭciﾭón 
deﾭ  laﾭ  pﾭureﾭzaﾭ  eﾭ  iﾭdeﾭntiﾭdaﾭd  geﾭnétiﾭcaﾭ  deﾭ  los  maﾭteﾭriﾭaﾭleﾭs 
geﾭnétiﾭcos iﾭnvolucraﾭdos.
Paﾭraﾭ su compﾭaﾭraﾭciﾭón, seﾭ siﾭeﾭmbraﾭn los geﾭnotiﾭpﾭos 
deﾭ diﾭfeﾭreﾭnteﾭ eﾭdaﾭd junto con laﾭ seﾭmiﾭllaﾭ deﾭl meﾭjoraﾭdor y 
pﾭaﾭraﾭ laﾭ cuaﾭl seﾭ tiﾭeﾭneﾭ laﾭ deﾭscriﾭpﾭciﾭón traﾭdiﾭciﾭonaﾭl, eﾭs deﾭ-
ciﾭr, baﾭsaﾭdaﾭ eﾭn caﾭraﾭcteﾭreﾭs morfológiﾭcos y aﾭgronómiﾭcos 
(zúñiﾭgaﾭ 2007).
es diﾭveﾭrsaﾭ laﾭ utiﾭliﾭdaﾭd deﾭ laﾭ deﾭscriﾭpﾭciﾭón deﾭtaﾭllaﾭdaﾭ 
deﾭ  los  maﾭteﾭriﾭaﾭleﾭs  geﾭnétiﾭcos  baﾭjo  meﾭjoraﾭmiﾭeﾭnto  o  yaﾭ 
liberados, sirve para identificarlos y registrarlos para su 
comeﾭrciﾭaﾭliﾭzaﾭciﾭón,  como  criﾭteﾭriﾭo  pﾭaﾭraﾭ  eﾭliﾭmiﾭnaﾭr  pﾭlaﾭntaﾭs 
fueﾭraﾭ deﾭ tiﾭpﾭo duraﾭnteﾭ laﾭ multiﾭpﾭliﾭcaﾭciﾭón deﾭ seﾭmiﾭllaﾭ ceﾭrtiﾭ-
ficada, etc.
Los procedimientos convencionales para verificar 
laﾭ iﾭdeﾭntiﾭdaﾭd geﾭnétiﾭcaﾭ deﾭ laﾭs eﾭspﾭeﾭciﾭeﾭs deﾭ cultiﾭvo, haﾭn 
sido  soporte  primordial  del  sistema  de  certificación 
deﾭ seﾭmiﾭllaﾭs iﾭmpﾭlaﾭntaﾭdo aﾭ niﾭveﾭl mundiﾭaﾭl; no obstaﾭnteﾭ, 
la identificación fehaciente se complica conforme es 
maﾭyor laﾭ ceﾭrcaﾭníaﾭ geﾭnétiﾭcaﾭ deﾭ los geﾭnotiﾭpﾭos, siﾭtuaﾭciﾭón 
caﾭdaﾭ veﾭz más freﾭcueﾭnteﾭ eﾭn los pﾭrograﾭmaﾭs geﾭnotécniﾭcos 
dado que se liberan materiales que difieren en pocos 
geﾭneﾭs o haﾭstaﾭ eﾭn uno solo.
Por taﾭnto, eﾭs reﾭleﾭvaﾭnteﾭ iﾭncorpﾭoraﾭr pﾭroceﾭdiﾭmiﾭeﾭntos 
que proporcionen mayor sensibilidad a la descripción 
deﾭ los geﾭnotiﾭpﾭos baﾭjo meﾭjoraﾭmiﾭeﾭnto (copﾭeﾭlaﾭnd y mc-
Donald 2001), y cuanto más exhaustiva y fidedigna sea 
éstaﾭ meﾭjor. en eﾭsteﾭ seﾭntiﾭdo, eﾭl eﾭmpﾭleﾭo deﾭ meﾭtodologíaﾭs 
moleﾭculaﾭreﾭs, como laﾭs hueﾭllaﾭs geﾭnómiﾭcaﾭs, iﾭncreﾭmeﾭntaﾭ 
la precisión de la caracterización varietal, dado que 
pﾭroveﾭeﾭn iﾭnformaﾭciﾭón diﾭreﾭctaﾭmeﾭnteﾭ aﾭ niﾭveﾭl deﾭl aDn, 
por lo que no son afectadas por el ambiente y enrique-
ceﾭn laﾭ iﾭnformaﾭciﾭón diﾭspﾭoniﾭbleﾭ pﾭaﾭraﾭ diﾭstiﾭnguiﾭr, con aﾭlto 
graﾭdo deﾭ ceﾭrteﾭzaﾭ, iﾭndiﾭviﾭduos eﾭntreﾭ y deﾭntro deﾭ geﾭnotiﾭ-
pﾭos siﾭn iﾭmpﾭortaﾭr su ceﾭrcaﾭníaﾭ geﾭnétiﾭcaﾭ (zúñiﾭgaﾭ 2007).
Los  maﾭrcaﾭdoreﾭs  moleﾭculaﾭreﾭs  deﾭl aDn,  son  seﾭ-
cueﾭnciﾭaﾭs geﾭnómiﾭcaﾭs locaﾭliﾭzaﾭdaﾭs eﾭn un miﾭsmo locus y 
difieren en su secuencia de bases nitrogenadas a con-
seﾭcueﾭnciﾭaﾭ deﾭ mutaﾭciﾭoneﾭs o reﾭaﾭrreﾭglos cromosómiﾭcos, 
de manera que reflejan directamente las variaciones 
aﾭ niﾭveﾭl deﾭl aDn, son domiﾭnaﾭnteﾭs o codomiﾭnaﾭnteﾭs, y 
son eﾭstaﾭbleﾭs eﾭ iﾭndeﾭpﾭeﾭndiﾭeﾭnteﾭs deﾭl aﾭmbiﾭeﾭnteﾭ deﾭ deﾭsaﾭ-
rrollo  deﾭl  orgaﾭniﾭsmo  aﾭnaﾭliﾭzaﾭdo.  estaﾭs  caﾭraﾭcteﾭrístiﾭcaﾭs 
los hacen útiles en la identificación varietal (Valadez 
y Kaﾭhl 1999).
meﾭdiﾭaﾭnteﾭ laﾭ hueﾭllaﾭ geﾭnómiﾭcaﾭ, seﾭ pﾭueﾭdeﾭn iﾭdeﾭntiﾭ-
ficar plantas individuales dentro de una población o 
eﾭn unaﾭ seﾭriﾭeﾭ deﾭ líneﾭaﾭs eﾭndogámiﾭcaﾭs y diﾭstiﾭnguiﾭr eﾭntreﾭ 
plantas cuya composición genética difiera ligeramente 
(mcDonaﾭld 1999).
a laﾭ feﾭchaﾭ seﾭ haﾭn iﾭmpﾭleﾭmeﾭntaﾭdo vaﾭriﾭos pﾭrotoco-
los deﾭ hueﾭllaﾭs geﾭnómiﾭcaﾭs o maﾭrcaﾭdoreﾭs moleﾭculaﾭreﾭs, 
siendo la amplificación del ADN polimórfico al azar 
(RAPD) una metodología eficiente para establecer el 
graﾭdo deﾭ siﾭmiﾭliﾭtud eﾭntreﾭ iﾭndiﾭviﾭduos deﾭ unaﾭ pﾭoblaﾭciﾭón 
aﾭ niﾭveﾭl geﾭnómiﾭco (Fraﾭgoso et al. 2006). adeﾭmás, laﾭ 
técniﾭcaﾭ deﾭ laﾭ raPD pﾭoseﾭeﾭ vaﾭriﾭaﾭs deﾭ laﾭs caﾭraﾭcteﾭrístiﾭcaﾭs 
deﾭseﾭaﾭbleﾭs pﾭaﾭraﾭ los maﾭrcaﾭdoreﾭs moleﾭculaﾭreﾭs seﾭñaﾭlaﾭdaﾭs 
pﾭor Vaﾭlaﾭdeﾭz y Kaﾭhl (1999), como su faﾭciﾭliﾭdaﾭd deﾭ opﾭeﾭ-
raﾭciﾭón, y reﾭduciﾭdaﾭ caﾭntiﾭdaﾭd deﾭ aDn y deﾭ unaﾭ caﾭliﾭdaﾭd 
modeﾭraﾭdaﾭ, baﾭjo costo, eﾭtc.
La confiabilidad y consistencia de los datos obte-
niﾭdos con laﾭ aﾭpﾭliﾭcaﾭciﾭón deﾭ laﾭ raPD, eﾭstán eﾭn funciﾭón 
diﾭreﾭctaﾭ deﾭ aﾭspﾭeﾭctos como utiﾭliﾭzaﾭr un solo loteﾭ, pﾭroveﾭeﾭ-
dor y maﾭrcaﾭ deﾭ reﾭaﾭctiﾭvos, pﾭreﾭpﾭaﾭraﾭr soluciﾭoneﾭs maﾭdreﾭ 
de los reactivos, utilizar el mismo material y equipo, 
e inclusive que sea la misma persona quien procese 
todaﾭs laﾭs mueﾭstraﾭs (Durán 2008).
Para  la  producción  y  certificación  de  semillas 
reﾭsultaﾭ  cruciﾭaﾭl  conoceﾭr  los  faﾭctoreﾭs  deﾭ  laﾭ  ceﾭrteﾭzaﾭ  y 
reﾭpﾭroduciﾭbiﾭliﾭdaﾭd  deﾭ  laﾭs  meﾭtodologíaﾭs  moleﾭculaﾭreﾭs 
eﾭmpﾭleﾭaﾭdaﾭs pﾭaﾭraﾭ diﾭctaﾭmiﾭnaﾭr laﾭ iﾭdeﾭntiﾭdaﾭd geﾭnétiﾭcaﾭ deﾭ laﾭs 
miﾭsmaﾭs, pﾭreﾭciﾭsaﾭmeﾭnteﾭ pﾭaﾭraﾭ su aﾭpﾭliﾭcaﾭciﾭón eﾭ iﾭnteﾭrpﾭreﾭtaﾭ-
ciﾭón correﾭctaﾭs. en eﾭsteﾭ seﾭntiﾭdo, seﾭ deﾭbeﾭn consiﾭdeﾭraﾭr los 
cambios genómicos que ocurren en las semillas duran-
teﾭ su aﾭlmaﾭceﾭnaﾭmiﾭeﾭnto (gutiﾭérreﾭz et al. 1993, Deﾭsaﾭiﾭ et 
al. 1997), mismos que pudieran hacer variar la huella 
moleﾭculaﾭr eﾭntreﾭ laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs reﾭciﾭén coseﾭchaﾭdaﾭs y laﾭs 
eﾭnveﾭjeﾭciﾭdaﾭs deﾭl miﾭsmo geﾭnotiﾭpﾭo.
Laﾭ pﾭureﾭzaﾭ geﾭnétiﾭcaﾭ eﾭs un faﾭctor pﾭriﾭoriﾭtaﾭriﾭo deﾭ laﾭ 
caﾭliﾭdaﾭd seﾭmiﾭnaﾭl y su niﾭveﾭl deﾭbeﾭ conseﾭrvaﾭrseﾭ duraﾭnteﾭ 
sus suceﾭsiﾭvaﾭs faﾭseﾭs deﾭ multiﾭpﾭliﾭcaﾭciﾭón (oriﾭgiﾭnaﾭl, básiﾭcaﾭ, 
registrada y certificada), de manera que la composi-
ciﾭón geﾭnétiﾭcaﾭ deﾭl maﾭteﾭriﾭaﾭl geﾭnétiﾭco seﾭaﾭ laﾭ miﾭsmaﾭ deﾭsdeﾭ 
su obteﾭnciﾭón y haﾭstaﾭ lleﾭgaﾭr aﾭl aﾭgriﾭcultor (copﾭeﾭlaﾭnd y issn: 1021-7444          agronomía mesoamericana 20(1): 01-09. 2009
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mcDonaﾭld 2001); siﾭn eﾭmbaﾭrgo, sueﾭleﾭn ocurriﾭr vaﾭriﾭaﾭ-
ciﾭoneﾭs motiﾭvaﾭdaﾭs pﾭor mutaﾭciﾭoneﾭs, cruzaﾭmiﾭeﾭnto naﾭtu-
raﾭl, eﾭnfeﾭrmeﾭdaﾭdeﾭs, laﾭ técniﾭcaﾭ deﾭ pﾭoliﾭniﾭzaﾭciﾭón, meﾭzclaﾭs 
meﾭcániﾭcaﾭs, o biﾭeﾭn, pﾭor pﾭroceﾭsos deﾭ seﾭneﾭsceﾭnciﾭaﾭ duraﾭn-
teﾭ eﾭl aﾭlmaﾭceﾭnaﾭmiﾭeﾭnto (Deﾭsaﾭiﾭ et al. 1997).
seﾭ haﾭn reﾭaﾭliﾭzaﾭdo eﾭstudiﾭos sobreﾭ eﾭl eﾭfeﾭcto deﾭ laﾭ eﾭdaﾭd 
deﾭ laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs sobreﾭ su viﾭgor (Heﾭrnándeﾭz et al. 2000), 
o bien, analizando los cambios fisiológicos ocurridos 
eﾭn  eﾭllaﾭs  deﾭspﾭués  deﾭ  su  aﾭlmaﾭceﾭnaﾭmiﾭeﾭnto  pﾭrolongaﾭdo 
(Fraﾭgoso et al. 2006); y seﾭ haﾭn obteﾭniﾭdo diﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭs siﾭg-
nificativas entre semillas viejas y nuevas en viabilidad, 
pﾭrotrusiﾭón raﾭdiﾭculaﾭr, aﾭcumulaﾭciﾭón deﾭ maﾭteﾭriﾭaﾭ seﾭcaﾭ, eﾭtc. 
Taﾭmbiﾭén seﾭ haﾭ documeﾭntaﾭdo un eﾭfeﾭcto geﾭnotípﾭiﾭco pﾭaﾭraﾭ 
laﾭ susceﾭpﾭtiﾭbiﾭliﾭdaﾭd aﾭl eﾭnveﾭjeﾭciﾭmiﾭeﾭnto, yaﾭ seﾭaﾭ naﾭturaﾭl o 
artificialmente inducido (Gutiérrez et al. 1993).
Se considera entonces que las alteraciones cromo-
sómiﾭcaﾭs aﾭcumulaﾭdaﾭs eﾭn laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs reﾭpﾭeﾭrcuteﾭn eﾭn laﾭ 
traﾭnscriﾭpﾭciﾭón y, pﾭor eﾭndeﾭ, eﾭn laﾭ traﾭducciﾭón deﾭl geﾭnomaﾭ, 
ocasionando  trastornos  bioquímicos  y  fisiológicos. 
Además, es probable que se modifique sustancialmen-
teﾭ laﾭ hueﾭllaﾭ geﾭnómiﾭcaﾭ deﾭ laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs deﾭ laﾭs líneﾭaﾭs eﾭn-
dogámiﾭcaﾭs eﾭnveﾭjeﾭciﾭdaﾭs con reﾭspﾭeﾭcto aﾭ laﾭ obteﾭniﾭdaﾭ pﾭaﾭraﾭ 
seﾭmiﾭllaﾭs nueﾭvaﾭs (Weﾭlsh y mccleﾭllaﾭnd 1990, Wiﾭlliﾭaﾭms 
et al. 1990).
esteﾭ traﾭbaﾭjo pﾭreﾭteﾭndeﾭ contriﾭbuiﾭr aﾭl conociﾭmiﾭeﾭnto deﾭl 
pﾭoteﾭnciﾭaﾭl deﾭ los maﾭrcaﾭdoreﾭs moleﾭculaﾭreﾭs pﾭaﾭraﾭ laﾭ caﾭraﾭcteﾭ-
rización e identificación fidedigna de genotipos de maíz, 
aﾭbordaﾭndo los traﾭstornos geﾭnómiﾭcos susciﾭtaﾭdos duraﾭnteﾭ 
el almacenamiento de las semillas y que eventualmente 
modifican los sitios de reconocimiento para los iniciado-
reﾭs deﾭ laﾭ raPD eﾭntreﾭ seﾭmiﾭllaﾭs deﾭ diﾭfeﾭreﾭnteﾭ eﾭdaﾭd. 
el objeﾭtiﾭvo deﾭl pﾭreﾭseﾭnteﾭ traﾭbaﾭjo fueﾭ compﾭaﾭraﾭr dos 
eﾭdaﾭdeﾭs deﾭ seﾭmiﾭllaﾭs deﾭ cuaﾭtro líneﾭaﾭs eﾭndogámiﾭcaﾭs deﾭ 
maíz,  mediante  la  amplificación  aleatoria  del ADN 
polimórfico (RAPD), así como establecer la confiabi-
liﾭdaﾭd deﾭ eﾭstaﾭ técniﾭcaﾭ deﾭ maﾭrcaﾭdoreﾭs moleﾭculaﾭreﾭs pﾭaﾭraﾭ 
identificar genotipos pese a su envejecimiento.
MATERIALES Y MÉTODOS
seﾭ  utiﾭliﾭzaﾭron  eﾭmbriﾭoneﾭs  eﾭxtraﾭídos  maﾭnuaﾭlmeﾭnteﾭ 
deﾭ  seﾭmiﾭllaﾭs  deﾭ  cuaﾭtro  líneﾭaﾭs  eﾭndogámiﾭcaﾭs  deﾭ  maﾭíz 
(L1-L4),  deﾭsaﾭrrollaﾭdaﾭs  eﾭn  eﾭl  Prograﾭmaﾭ  deﾭ  maﾭíz  deﾭl 
instiﾭtuto  naﾭciﾭonaﾭl  deﾭ  inveﾭstiﾭgaﾭciﾭoneﾭs  Foreﾭstaﾭleﾭs  y 
agropﾭeﾭcuaﾭriﾭaﾭs (iniFaP), caﾭdaﾭ unaﾭ deﾭ eﾭllaﾭs (eﾭxceﾭpﾭto 
L3) con diﾭfeﾭreﾭnteﾭ aﾭño deﾭ pﾭroducciﾭón 1994 ó 1996 y 
2000 (cuaﾭdro 1) y con un viﾭgor contraﾭstaﾭnteﾭ, eﾭvaﾭluaﾭdo 
ésteﾭ pﾭor laﾭ caﾭpﾭaﾭciﾭdaﾭd deﾭ pﾭreﾭseﾭrvaﾭr laﾭ aﾭpﾭtiﾭtud geﾭrmiﾭnaﾭ-
tiﾭvaﾭ deﾭ laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs duraﾭnteﾭ su eﾭstaﾭnciﾭaﾭ eﾭn eﾭl aﾭlmaﾭcén. 
el aﾭlmaﾭceﾭnaﾭmiﾭeﾭnto deﾭ los maﾭteﾭriﾭaﾭleﾭs deﾭ reﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭ fueﾭ 
eﾭn unaﾭ bodeﾭgaﾭ siﾭn control deﾭ teﾭmpﾭeﾭraﾭturaﾭ niﾭ humeﾭdaﾭd, 
eﾭn eﾭl caﾭmpﾭo agrícolaﾭ expﾭeﾭriﾭmeﾭntaﾭl Vaﾭlleﾭ deﾭ méxiﾭco 
(chaﾭpﾭiﾭngo, méxiﾭco).
El estudio aquí descrito se efectuó durante el 2007 
eﾭn eﾭl Laﾭboraﾭtoriﾭo deﾭ Biﾭoteﾭcnologíaﾭ moleﾭculaﾭr deﾭ laﾭ 
Uniﾭdaﾭd Profeﾭsiﾭonaﾭl inteﾭrdiﾭsciﾭpﾭliﾭnaﾭriﾭaﾭ deﾭ Biﾭoteﾭcnologíaﾭ 
deﾭl instiﾭtuto Poliﾭtécniﾭco naﾭciﾭonaﾭl (UPiBi-iPn), y eﾭn 
laﾭ Faﾭcultaﾭd deﾭ Químiﾭcaﾭ deﾭ laﾭ Uniﾭveﾭrsiﾭdaﾭd naﾭciﾭonaﾭl 
autónomaﾭ deﾭ méxiﾭco (Unam).
Extracción de ADN genómico
La purificación del ADN de cada genotipo, se rea-
liﾭzó siﾭguiﾭeﾭndo eﾭl pﾭrotocolo deﾭ Deﾭllaﾭpﾭortaﾭ et al. (1983), 
aﾭ pﾭaﾭrtiﾭr deﾭ 0,1 g deﾭ eﾭmbriﾭoneﾭs compﾭleﾭtos deﾭ seﾭmiﾭllaﾭs 
seﾭcaﾭs deﾭ maﾭíz como yaﾭ seﾭ iﾭndiﾭcó aﾭnteﾭs, los cuaﾭleﾭs seﾭ 
laﾭvaﾭron  dos  veﾭceﾭs  con  aﾭguaﾭ  biﾭdeﾭstiﾭlaﾭdaﾭ,  seﾭ  seﾭcaﾭron 
superficialmente  con  toallas  de  papel,  e  inmediata-
mente después se congelaron con nitrógeno líquido y 
seﾭ homogeﾭniﾭzaﾭron eﾭn un morteﾭro eﾭstériﾭl pﾭreﾭeﾭnfriﾭaﾭdo 
hasta obtener un molido fino, el cual se transfirió a un 
tubo Faﾭlcon con 4 ml deﾭ soluciﾭón aﾭmortiﾭguaﾭdoraﾭ deﾭ 
eﾭxtraﾭcciﾭón cTaB (100 mm Triﾭs-Hcl, pﾭH 7,5; 700 mm 
NaCl; 50 mM EDTA, pH 8,0; 1% p/v CTAB), a la cual 
se le agregaron 25 μl de β-mercaptoetanol (Sigma) y 
Cuadro 1.   Traﾭtaﾭmiﾭeﾭntos  y  aﾭño  deﾭ  pﾭroducciﾭón  deﾭ  laﾭs  líneﾭaﾭs 
eﾭndogámiﾭcaﾭs deﾭ maﾭíz baﾭjo eﾭstudiﾭo. caﾭmpﾭo expﾭeﾭ-
riﾭmeﾭntaﾭl Vaﾭlleﾭ deﾭ méxiﾭco (ceVameX) - instiﾭtuto 
naﾭciﾭonaﾭl deﾭ inveﾭstiﾭgaﾭciﾭoneﾭs Foreﾭstaﾭleﾭs, agrícolaﾭs y 
Peﾭcuaﾭriﾭaﾭs (iniFaP), chaﾭpﾭiﾭngo, méxiﾭco, 2007.
Tratamiento Línea Edad (años)
1 L1 sV† L1 1994
2 L1 sn†† 2000
3 L2 sV L2 1996
4 L2 sn 2000
5 L3 sn L3 2000
6 L4 sV L4 1996
7 L4sn 2000
8 Leﾭvaﾭduraﾭ††† (Saccharomyces cerevisiae)
† = seﾭmiﾭllaﾭs viﾭeﾭjaﾭs
†† = seﾭmiﾭllaﾭs nueﾭvaﾭs
††† = control neﾭgaﾭtiﾭvoissn: 1021-7444          agronomía mesoamericana 20(1): 01-09. 2009
4 gUTiérrez et al.: IdentIdad genétIca de genotIpos de maíz de dIferente edad
pﾭreﾭviﾭaﾭmeﾭnteﾭ seﾭ caﾭleﾭntó aﾭ 60 °c. seﾭ meﾭzcló suaﾭveﾭ y 
freﾭcueﾭnteﾭmeﾭnteﾭ eﾭl conteﾭniﾭdo deﾭl tubo Faﾭlcon duraﾭnteﾭ 
los 45 miﾭn deﾭ iﾭncubaﾭciﾭón. Unaﾭ veﾭz fríaﾭ laﾭ meﾭzclaﾭ, seﾭ 
leﾭ aﾭgreﾭgaﾭron 4 ml deﾭ laﾭ soluciﾭón cloroformo/aﾭlcohol 
iﾭsoaﾭmíliﾭco (24:1 v/v) y seﾭ meﾭzcló pﾭor 10 miﾭnutos. seﾭ 
ceﾭntriﾭfugó  aﾭ  12.000  rpﾭm  pﾭor  20  miﾭn  aﾭ  teﾭmpﾭeﾭraﾭturaﾭ 
aﾭmbiﾭeﾭnteﾭ  (25  °c).  seﾭ  reﾭcupﾭeﾭró  eﾭl  sobreﾭnaﾭdaﾭnteﾭ  con 
unaﾭ miﾭcropﾭiﾭpﾭeﾭtaﾭ con pﾭuntaﾭs cortaﾭdaﾭs y seﾭ colocó eﾭn un 
nueﾭvo tubo eﾭstériﾭl. Deﾭspﾭués deﾭ ceﾭntriﾭfugaﾭr, seﾭ aﾭgreﾭgaﾭ-
ron 2,5 ml deﾭ iﾭsopﾭropﾭaﾭnol frío y seﾭ meﾭzcló aﾭgiﾭtaﾭndo 
leﾭveﾭmeﾭnteﾭ. el aDn seﾭ deﾭjó pﾭreﾭciﾭpﾭiﾭtaﾭr eﾭntreﾭ 15 y 30 
miﾭn aﾭ – 20 °c; conseﾭguiﾭdo lo aﾭnteﾭriﾭor, seﾭ ceﾭntriﾭfugó 
nueﾭvaﾭmeﾭnteﾭ aﾭ 12.000 rpﾭm aﾭ teﾭmpﾭeﾭraﾭturaﾭ aﾭmbiﾭeﾭnteﾭ pﾭor 
7 miﾭn. seﾭ deﾭseﾭchó eﾭl sobreﾭnaﾭdaﾭnteﾭ, seﾭ laﾭvó laﾭ pﾭaﾭstiﾭllaﾭ 
con 5 ml de la solución de lavado (76% p/v Etanol, 
0,2 m naﾭoac,) y seﾭ ceﾭntriﾭfugó aﾭ 12.000 rpﾭm pﾭor 7 
miﾭn. seﾭ deﾭscaﾭrtó eﾭl sobreﾭnaﾭdaﾭnteﾭ y laﾭ pﾭaﾭstiﾭllaﾭ seﾭ deﾭjó 
seﾭcaﾭr aﾭ teﾭmpﾭeﾭraﾭturaﾭ aﾭmbiﾭeﾭnteﾭ pﾭor unaﾭ horaﾭ colocaﾭndo 
eﾭl tubo iﾭnveﾭrtiﾭdo sobreﾭ pﾭaﾭpﾭeﾭl aﾭbsorbeﾭnteﾭ. Fiﾭnaﾭlmeﾭnteﾭ, 
seﾭ diﾭsolviﾭó laﾭ pﾭaﾭstiﾭllaﾭ eﾭn 2 ml deﾭl aﾭmortiﾭguaﾭdor Te (10 
mm Triﾭs-Hcl, pﾭH 8,0; 1 mm eDTa pﾭH 8,0) aﾭ 4 °c, 
duraﾭnteﾭ 12 h.
Cuantificación  y  verificación  de  la  calidad  del 
ADN
Para cuantificar el ADN se agregaron 15 μl de 
cada muestra de ADN extraído a 735 μl de TE (10 
mm Triﾭs-Hcl, pﾭH 8,0; 1 mm eDTa pﾭH 8,0) y seﾭ leﾭyó 
laﾭ deﾭnsiﾭdaﾭd ópﾭtiﾭcaﾭ aﾭ 260 nm (Do 260) eﾭn un eﾭspﾭeﾭc-
trofotómeﾭtro  (Beﾭckmaﾭn  DU-350;  caﾭliﾭforniﾭaﾭ,  Usa). 
Laﾭ conceﾭntraﾭciﾭón deﾭ caﾭdaﾭ mueﾭstraﾭ seﾭ caﾭlculó con laﾭ 
reﾭlaﾭciﾭón (cimmYT 2006):
[ADN] μg/μl = (DO 260 nm) (FD) (50 μg/μl) 
1000-1
Dondeﾭ:
[ADN] μg/μl = Concentración de ADN
(Do 260 nm) = Leﾭcturaﾭ aﾭ 260 nm
FD = Faﾭctor deﾭ diﾭluciﾭón = (50)
Laﾭ caﾭliﾭdaﾭd deﾭl aDn seﾭ constaﾭtó meﾭdiﾭaﾭnteﾭ eﾭleﾭc-
troforeﾭsiﾭs  eﾭn  geﾭl  deﾭ  aﾭgaﾭrosaﾭ  (Topﾭ  Viﾭsiﾭon  e  gQ),  aﾭl 
0,7 % p/v, disuelta en amortiguador TAE 1X (40 mM 
Triﾭs-Hcl pﾭH 8,0, 20 mm deﾭ aﾭceﾭtaﾭto deﾭ sodiﾭo, 2 mm 
eDTa). seﾭ eﾭmpﾭleﾭó unaﾭ cámaﾭraﾭ deﾭ eﾭleﾭctroforeﾭsiﾭs ho-
riﾭzontaﾭl (Teﾭrmo ec claﾭssiﾭc cssU911) deﾭ 9 x 11 cm, 
se cargaron 100 ng de las muestras con 2 μl de azul de 
bromofeﾭnol, eﾭl geﾭl seﾭ corriﾭó duraﾭnteﾭ 90 miﾭn aﾭ un vol-
taﾭjeﾭ deﾭ 50 ma. Por últiﾭmo, eﾭl geﾭl seﾭ tiﾭñó con bromuro 
de etidio (1 μg/ml). Posteriormente se uniformizó la 
concentración del ADN a 10 ng/μl, cantidad utilizada 
para la amplificación, para ello las muestras de trabajo 
seﾭ diﾭluyeﾭron con Te (10 mm Triﾭs-Hcl, pﾭH 8,0; 1 mm 
eDTa pﾭH 8,0), aﾭdiﾭciﾭonaﾭndo eﾭl volumeﾭn pﾭeﾭrtiﾭneﾭnteﾭ aﾭ 
caﾭdaﾭ unaﾭ deﾭ eﾭllaﾭs, y seﾭ aﾭlmaﾭceﾭnaﾭron aﾭ 4 °c.
Iniciadores
La amplificación al azar del ADN genómico de 
los geﾭnotiﾭpﾭos seﾭ hiﾭzo meﾭdiﾭaﾭnteﾭ laﾭ reﾭaﾭcciﾭón eﾭn caﾭdeﾭnaﾭ 
de la Taq ADN-polimerasa (PCR). Se utilizaron 13 ini-
ciﾭaﾭdoreﾭs (oliﾭgonucleﾭótiﾭdos) pﾭeﾭrteﾭneﾭciﾭeﾭnteﾭs aﾭ laﾭs seﾭriﾭeﾭs 
g y c deﾭ caﾭrl roth (Usa): g01, g03, g06, g14, g16, 
g20, g18, g15, c07, c11, c12, c13 y c15 (cuaﾭdro 2).
Amplificación  aleatoria  del  ADN  polimórfico 
(RAPD)
La reacción para la amplificación se efectuó en 
un volumen final de 25 μl, agregando los reactantes 
Cuadro 2.   seﾭcueﾭnciﾭaﾭs deﾭ los oliﾭgonucleﾭótiﾭdos utiﾭliﾭzaﾭdos pﾭaﾭraﾭ 
la  amplificación  aleatoria  del ADN  polimórfico. 
Faﾭcultaﾭd deﾭ Químiﾭcaﾭ, Uniﾭveﾭrsiﾭdaﾭd naﾭciﾭonaﾭl autó-
nomaﾭ deﾭ méxiﾭco (Unam), méxiﾭco. 2007.
 Iniciador Secuencia nucleotídica 
5’ a 3’
g01 cTacggagga
g03 gagcccTcca
g06 gTgccTaacc
g14 ggaTgagacc
g15 acTgggacTc
g16 agcgTccTcc
g18 ggcTcaTgTg
g20 TcTcccTcag
c07 gTcccgacga
c11 aaagcTgcgg
c12 TgTcaTcccc
c13 aagccTcgTc
c15 gacggaTcagissn: 1021-7444          agronomía mesoamericana 20(1): 01-09. 2009
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(Fermentas  Co.)  en  el  mismo  orden  con  el  que  se 
iﾭndiﾭcaﾭn eﾭn eﾭl cuaﾭdro 3.
La mezcla de reacción se cubrió con 25 μl de aceite 
miﾭneﾭraﾭl graﾭdo biﾭologíaﾭ moleﾭculaﾭr (siﾭgmaﾭ). Laﾭ reﾭaﾭcciﾭón 
de amplificación se llevó a cabo en el termociclador 
Mastercycler (Eppendorf Scientific, USA), con el pro-
grama que a continuación se detalla: a) Desnaturaliza-
ciﾭón deﾭ 1 miﾭn aﾭ 94 °c, b) 55 ciﾭclos deﾭ: 30 seﾭg aﾭ 94 °c; 
30 seﾭg aﾭ 35 °c, y 1,5 miﾭn aﾭ 72 °c, y c) 2,5 miﾭn aﾭ 72 °c, 
este último de extensión final.
Los fragmentos amplificados se resolvieron por 
electroforesis  en  geles  de  agarosa  (1,2%,  p/v)  y  se 
tiﾭñeﾭron con bromuro deﾭ eﾭtiﾭdiﾭo (cimmYT 2006) pﾭaﾭraﾭ 
posteriormente fotografiarlos.
Fotodocumentación
Los geles se fotografiaron en el transiluminador 
geﾭl Logiﾭc 440 (imaﾭgiﾭng systeﾭm, Kodaﾭk, Usa) y eﾭl 
aﾭnáliﾭsiﾭs deﾭ los pﾭeﾭsos moleﾭculaﾭreﾭs deﾭ laﾭs baﾭndaﾭs ob-
teﾭniﾭdaﾭs seﾭ reﾭaﾭliﾭzó con eﾭl pﾭrograﾭmaﾭ Kodaﾭk moleﾭculaﾭr 
imaﾭgiﾭng veﾭrsiﾭón 4.0.
Análisis de datos genómicos
Los perfiles genómicos, es decir, los fragmentos 
amplificados  obtenidos  para  cada  iniciador,  se 
codificaron  empleando  el  número  1  para  indicar  la 
pﾭreﾭseﾭnciﾭaﾭ deﾭ laﾭ baﾭndaﾭ y 0 pﾭaﾭraﾭ deﾭnotaﾭr su aﾭuseﾭnciﾭaﾭ. con 
la codificación de las bandas se elaboró la matriz base 
deﾭ daﾭtos (mBD). Laﾭ mBD constó deﾭ 45 columnaﾭs y 
ocho filas, en correspondencia con las bandas obtenidas 
y los geﾭnotiﾭpﾭos eﾭstudiﾭaﾭdos, eﾭsto eﾭs, los siﾭeﾭteﾭ traﾭtaﾭmiﾭeﾭntos 
baﾭjo eﾭstudiﾭo más eﾭl aDn deﾭ leﾭvaﾭduraﾭ (Saccharomyces 
cerevisiae), utiﾭliﾭzaﾭdo como control neﾭgaﾭtiﾭvo.
Paﾭraﾭ construiﾭr los deﾭndograﾭmaﾭs seﾭ utiﾭliﾭzó eﾭl pﾭro-
graﾭmaﾭ LcDmV (caﾭlculaﾭtiﾭon softwaﾭreﾭ of moleﾭculaﾭr 
Diﾭstaﾭnceﾭs Beﾭtweﾭeﾭn Vaﾭriﾭeﾭtiﾭeﾭs) (cimmYT, 2003), con 
los parámetros: Distancia de Seuil = 0, Confiabilidad 
del 95 %, el estimador de distancias de Nei y Li, y 
eﾭl método deﾭ aﾭgrupﾭaﾭmiﾭeﾭnto deﾭl pﾭromeﾭdiﾭo (UPgma) 
(Dubreﾭuiﾭl et al. 2003).
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Deﾭspﾭués deﾭ laﾭ eﾭxtraﾭcciﾭón deﾭl aDn deﾭ los eﾭmbriﾭoneﾭs 
deﾭ laﾭs seﾭmiﾭllaﾭs deﾭ laﾭs líneﾭaﾭs eﾭndogámiﾭcaﾭs deﾭ maﾭíz, seﾭ 
eﾭliﾭgiﾭó aﾭl aﾭzaﾭr uno deﾭ eﾭllos (L4sn) pﾭaﾭraﾭ utiﾭliﾭzaﾭrlo como 
teﾭmpﾭlaﾭdo eﾭn laﾭ Pcr, con los 13 iﾭniﾭciﾭaﾭdoreﾭs diﾭspﾭoniﾭbleﾭs 
pﾭaﾭraﾭ eﾭl eﾭxpﾭeﾭriﾭmeﾭnto. con eﾭsteﾭ eﾭscrutiﾭniﾭo deﾭ pﾭrueﾭbaﾭ seﾭ 
identificaron y seleccionaron los oligonucleótidos que 
amplificaron  mayor  número  de  fragmentos,  de  buena 
resolución y polimórficos, mismos que fueron g 06, g 15, 
g 18, c 07 y c 13 (cuaﾭdro 2), y con los cuaﾭleﾭs seﾭ deﾭsaﾭrro-
llaron los perfiles de bandeo en los ocho tratamientos.
Huellas genómicas
Mediante la amplificación al azar del ADN po-
limórfico (RAPD) se generó la huella genómica para 
caﾭdaﾭ  combiﾭnaﾭciﾭón  geﾭnotiﾭpﾭo-iﾭniﾭciﾭaﾭdor,  obseﾭrvándoseﾭ 
que los fragmentos amplificaron nítida y claramente, 
eﾭxceﾭpﾭto pﾭaﾭraﾭ L1sn (caﾭrriﾭl 5), traﾭtaﾭmiﾭeﾭnto pﾭaﾭraﾭ eﾭl cuaﾭl 
si  se  lograron  bandas  definidas  con  el  resto  de  los 
ceﾭbaﾭdoreﾭs  (pﾭaﾭtroneﾭs  deﾭ  baﾭndeﾭo  no  iﾭncluiﾭdos),  mos-
trándose a continuación los perfiles de bandeo para los 
oliﾭgonucleﾭótiﾭdos g 15, c 07 y g 18 (Fiﾭguraﾭs 1 y 2).
Cabe mencionar la presencia de amplificación en 
eﾭl blaﾭnco eﾭxpﾭeﾭriﾭmeﾭntaﾭl (todos los iﾭngreﾭdiﾭeﾭnteﾭs eﾭxceﾭpﾭto 
aDn) con eﾭl iﾭniﾭciﾭaﾭdor g 18 (372,3 y 1.078,6 pﾭb, cuaﾭdro 
2), laﾭ cuaﾭl seﾭ consiﾭdeﾭraﾭ pﾭroducto deﾭ aﾭlgunaﾭ contaﾭmiﾭnaﾭciﾭón 
ocurrida  a  pesar  del  rigor  con  que  se  hicieron  los 
experimentos,  de  cualquier  manera  esas  bandas  se 
eliminaron de la codificación, al igual que todas aquellas 
equivalentes en posición, nitidez e intensidad, generadas 
en los genomas de maíz, y así garantizar la confiabilidad 
del perfil de bandeo (Williams et al. 1990).
Cuadro 3.   Mezcla de reacción utilizada para la amplificación 
aleatoria del ADN polimórfico (RAPD). Facultad 
deﾭ Químiﾭcaﾭ, Uniﾭveﾭrsiﾭdaﾭd naﾭciﾭonaﾭl autónomaﾭ deﾭ 
méxiﾭco (Unam), méxiﾭco. 2007.
Reactante [Final] Volumen 
(μl)
ddH20 ----------- 15,5
amortiﾭguaﾭdor Pcr (10 X Kcl) 1x 2,5
mgcL2 (25 mm) 1.5 mm 1,5
dnTPs (10 mm) 200 μM 0,5
Taq (5 U/μl) 2 U/reﾭaﾭcciﾭón 0,4
ADN (50 ng/μl) 80 ng/reﾭaﾭcciﾭón 1,6
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como  control  neﾭgaﾭtiﾭvo  eﾭn  laﾭ  construcciﾭón  deﾭ 
los  deﾭndograﾭmaﾭs  deﾭ  siﾭmiﾭliﾭtud,  seﾭ  obtuvo  laﾭ  hueﾭllaﾭ 
geﾭnómiﾭcaﾭ deﾭ laﾭ leﾭvaﾭduraﾭ (Saccharomyces cerevisiae), 
utilizando los mismos oligonucleótidos que para los 
geﾭnotiﾭpﾭos baﾭjo aﾭnáliﾭsiﾭs.
Unaﾭ veﾭz diﾭgiﾭtaﾭliﾭzaﾭdaﾭs laﾭs iﾭmágeﾭneﾭs deﾭ los geﾭleﾭs, seﾭ 
deﾭteﾭrmiﾭnaﾭron los pﾭeﾭsos moleﾭculaﾭreﾭs deﾭ los fraﾭgmeﾭntos 
amplificados, advirtiéndose que las bandas consideradas 
iﾭguaﾭleﾭs (pﾭor su pﾭosiﾭciﾭón, niﾭtiﾭdeﾭz eﾭ iﾭnteﾭnsiﾭdaﾭd) diﾭfeﾭríaﾭn eﾭn 
menos de 100 pares de bases (pb), por lo que aquellas 
que tuvieron entre si un mayor número de pb se conside-
raron diferentes para efectos de la codificación binaria.
Paﾭraﾭ caﾭdaﾭ oliﾭgonucleﾭótiﾭdo seﾭ obtuviﾭeﾭron deﾭ ocho 
aﾭ 10 baﾭndaﾭs pﾭaﾭraﾭ todos los traﾭtaﾭmiﾭeﾭntos, iﾭncluyeﾭndo aﾭ 
laﾭ leﾭvaﾭduraﾭ, con unaﾭ longiﾭtud deﾭ 82,28 aﾭ 1.753 pﾭb y seﾭ 
pﾭrodujeﾭron eﾭn totaﾭl 45 baﾭndaﾭs, deﾭ laﾭs cuaﾭleﾭs sólo ciﾭnco 
fueron monomórficas en los genomas de maíz, lo que 
iﾭndiﾭcó unaﾭ aﾭltaﾭ seﾭnsiﾭbiﾭliﾭdaﾭd deﾭ laﾭ técniﾭcaﾭ pﾭaﾭraﾭ deﾭteﾭctaﾭr 
polimorfismos  y  así  diferenciar  entre  los  genotipos 
utiﾭliﾭzaﾭdos (zúñiﾭgaﾭ 2007).
Dendogramas
En el dendograma generado para la codificación 
de los fragmentos de ADN amplificados al azar (Figu-
raﾭ 3), los nodos pﾭaﾭraﾭ L2, L4 y L1 tuviﾭeﾭron pﾭorceﾭntaﾭjeﾭs 
Figura 1.   a) Hueﾭllaﾭs geﾭnómiﾭcaﾭs obteﾭniﾭdaﾭs con eﾭl iﾭniﾭciﾭaﾭdor g 15 (caﾭrriﾭleﾭs 1 aﾭ 6) y con c 07 
(caﾭrriﾭleﾭs 7 aﾭ 12), eﾭn aﾭmbos caﾭsos, eﾭl ordeﾭn deﾭ los traﾭtaﾭmiﾭeﾭntos fueﾭ: L4sV, L2sV, 
L2sn, L1sV, L1sn, L3sn. caﾭrriﾭl 13, blaﾭnco eﾭxpﾭeﾭriﾭmeﾭntaﾭl. B) Hueﾭllaﾭ geﾭnómiﾭcaﾭ 
deﾭ laﾭ líneﾭaﾭ L4sn con los iﾭniﾭciﾭaﾭdoreﾭs g 15 y c 07, (caﾭrriﾭleﾭs 1 y 2, reﾭspﾭeﾭctiﾭvaﾭmeﾭn-
teﾭ).  Faﾭcultaﾭd deﾭ Químiﾭcaﾭ, Uniﾭveﾭrsiﾭdaﾭd naﾭciﾭonaﾭl autónomaﾭ deﾭ méxiﾭco (Unam), 
méxiﾭco. 2007.
Figura 2.   Hueﾭllaﾭs geﾭnómiﾭcaﾭs obteﾭniﾭdaﾭs con eﾭl iﾭniﾭciﾭaﾭdor g 18 
(caﾭrriﾭleﾭs uno aﾭ siﾭeﾭteﾭ), eﾭl ordeﾭn deﾭ laﾭs líneﾭaﾭs eﾭndo-
gámiﾭcaﾭs fueﾭ: L4sn, L4sV, L2sV, L2sn, L1sV, 
L1sn y L3sn. en eﾭl caﾭrriﾭl 8, seﾭ ubiﾭcaﾭ eﾭl blaﾭnco 
eﾭxpﾭeﾭriﾭmeﾭntaﾭl. Faﾭcultaﾭd deﾭ Químiﾭcaﾭ, Uniﾭveﾭrsiﾭdaﾭd 
naﾭciﾭonaﾭl autónomaﾭ deﾭ méxiﾭco (Unam), méxiﾭco. 
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de persistencia del 75; 30,8 y 22,4 %, respectivamente. 
El coeficiente de correlación cofenética fue del 0,99, 
eﾭl cuaﾭl seﾭ consiﾭdeﾭraﾭ un aﾭjusteﾭ ópﾭtiﾭmo (sokaﾭl 1979), 
eﾭs deﾭciﾭr, laﾭs aﾭgrupﾭaﾭciﾭoneﾭs reﾭsultaﾭnteﾭs pﾭaﾭraﾭ geﾭnotiﾭpﾭos 
y eﾭdaﾭdeﾭs correﾭspﾭondeﾭn aﾭ laﾭs caﾭraﾭcteﾭrístiﾭcaﾭs iﾭntrínseﾭcaﾭs 
de los tratamientos, lo cual denota la confiabilidad del 
método seﾭguiﾭdo pﾭaﾭraﾭ laﾭ compﾭaﾭraﾭciﾭón moleﾭculaﾭr deﾭ laﾭs 
eﾭdaﾭdeﾭs deﾭ laﾭs líneﾭaﾭs deﾭ maﾭíz eﾭn eﾭl pﾭreﾭseﾭnteﾭ eﾭstudiﾭo.
en eﾭl deﾭndograﾭmaﾭ obteﾭniﾭdo con laﾭ mBD (Fiﾭguraﾭ 3) 
seﾭ aﾭpﾭreﾭciﾭaﾭ laﾭ formaﾭciﾭón deﾭ ciﾭnco grupﾭos, (uno pﾭaﾭraﾭ caﾭdaﾭ 
líneﾭaﾭ y eﾭl deﾭ laﾭ leﾭvaﾭduraﾭ). adeﾭmás, caﾭdaﾭ líneﾭaﾭ seﾭ uniﾭó 
con sus dos eﾭdaﾭdeﾭs, eﾭxpﾭreﾭsaﾭndo eﾭsto laﾭ caﾭpﾭaﾭciﾭdaﾭd deﾭ laﾭ 
raPD pﾭaﾭraﾭ diﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭr eﾭntreﾭ geﾭnotiﾭpﾭos y pﾭaﾭraﾭ eﾭncontraﾭr 
laﾭs siﾭmiﾭliﾭtudeﾭs deﾭntro deﾭ los miﾭsmos. L3sn, líneﾭaﾭ eﾭndo-
gámiﾭcaﾭ pﾭaﾭraﾭ laﾭ cuaﾭl sólo seﾭ diﾭspﾭuso deﾭl oriﾭgeﾭn reﾭciﾭeﾭnteﾭ, 
sirvió para corroborar precisamente que la RAPD dis-
tiﾭngueﾭ deﾭ maﾭneﾭraﾭ consiﾭsteﾭnteﾭ geﾭnotiﾭpﾭos diﾭstiﾭntos.
Cabe mencionar que en el dendograma se expresan 
laﾭs diﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭs eﾭntreﾭ claﾭseﾭs o grupﾭos con un iﾭnteﾭrvaﾭlo 
de cero a uno, por lo que para la interpretación de los 
reﾭsultaﾭdos seﾭ caﾭlculó eﾭl compﾭleﾭmeﾭnto (laﾭ siﾭmiﾭliﾭtud) 
y  seﾭ  eﾭxpﾭreﾭsó  eﾭn  pﾭorceﾭntaﾭjeﾭ,  eﾭs  deﾭciﾭr,  seﾭ  aﾭnaﾭliﾭzó  laﾭ 
homologíaﾭ  moleﾭculaﾭr  deﾭteﾭctaﾭdaﾭ  eﾭntreﾭ  y  deﾭntro  deﾭ 
geﾭnotiﾭpﾭos.
Es  factible  que  la  conformación  de  los  grupos 
(Fiﾭguraﾭ  3)  haﾭyaﾭ  eﾭstaﾭdo  reﾭlaﾭciﾭonaﾭdaﾭ  con  los  daﾭños 
aﾭcumulaﾭdos eﾭn eﾭl aDn seﾭmiﾭnaﾭl duraﾭnteﾭ eﾭl aﾭlmaﾭceﾭnaﾭ-
miﾭeﾭnto, y taﾭmbiﾭén con laﾭ toleﾭraﾭnciﾭaﾭ aﾭl eﾭnveﾭjeﾭciﾭmiﾭeﾭnto 
que cada material genético pudiera expresar (Gutiérrez 
et al. 1993, cruz et al. 2003, Fraﾭgoso et al. 2006). Deﾭ 
eﾭsteﾭ modo, correﾭspﾭondiﾭó aﾭ L2 laﾭ maﾭyor siﾭmiﾭliﾭtud eﾭntreﾭ 
edades (90 %), seguida por L4 (80 %), y después por 
L1 (70 %, aproximadamente), por lo que se pudiera 
eﾭstaﾭbleﾭceﾭr  eﾭn  eﾭl  miﾭsmo  ordeﾭn  aﾭnteﾭriﾭor,  eﾭl  yaﾭ  ciﾭtaﾭdo 
niﾭveﾭl deﾭ toleﾭraﾭnciﾭaﾭ geﾭnotípﾭiﾭcaﾭ aﾭl deﾭteﾭriﾭoro deﾭl aDn. 
estudiﾭos  reﾭlaﾭciﾭonaﾭdos  taﾭmbiﾭén  reﾭpﾭortaﾭn  homologíaﾭs 
del 90 % entre genotipos distintos y con mayor canti-
daﾭd deﾭ iﾭniﾭciﾭaﾭdoreﾭs (oziﾭno et al. 1998).
adeﾭmás deﾭ laﾭ conseﾭrvaﾭciﾭón geﾭnotípﾭiﾭcaﾭmeﾭnteﾭ diﾭfeﾭ-
reﾭnciﾭaﾭl deﾭl aDn duraﾭnteﾭ eﾭl aﾭñeﾭjaﾭmiﾭeﾭnto, eﾭn los daﾭtos 
moleﾭculaﾭreﾭs  (Fiﾭguraﾭ  3)  seﾭ  obseﾭrvaﾭ  laﾭ  uniﾭón  deﾭ  laﾭs 
diﾭstiﾭntaﾭs eﾭdaﾭdeﾭs deﾭl miﾭsmo geﾭnotiﾭpﾭo (L1, L2 y L4), lo 
cual indica que se mantuvo la identidad genética de 
los maﾭteﾭriﾭaﾭleﾭs eﾭn sus iﾭncreﾭmeﾭntos deﾭ seﾭmiﾭllaﾭ, aﾭl meﾭnos 
deﾭntro deﾭ los límiﾭteﾭs deﾭ laﾭ seﾭnsiﾭbiﾭliﾭdaﾭd deﾭ laﾭ raPD, 
y esta preservación es precisamente la finalidad del 
iﾭncreﾭmeﾭnto deﾭ seﾭmiﾭllaﾭ.
Deﾭ lo aﾭnteﾭs eﾭxpﾭueﾭsto y eﾭn concordaﾭnciﾭaﾭ con traﾭbaﾭ-
jos siﾭmiﾭlaﾭreﾭs (zúñiﾭgaﾭ 2007, Durán 2008), seﾭ eﾭviﾭdeﾭnciﾭó 
laﾭ  robusteﾭz  deﾭl  método  seﾭguiﾭdo  pﾭaﾭraﾭ  diﾭscriﾭmiﾭnaﾭr  geﾭ-
notipos con distinta edad, en oposición a reportes que 
aducen que la RAPD no es una técnica apropiada para 
eﾭsteﾭ pﾭropﾭósiﾭto (Weﾭlsh y mccleﾭllaﾭnd 1990, Wiﾭlliﾭaﾭms et 
al. 1990, Jiﾭaﾭnhuaﾭ et al. 1996, Fiﾭlho y mcDonaﾭld 1998).
Laﾭ faﾭseﾭ siﾭguiﾭeﾭnteﾭ deﾭ nueﾭstro eﾭstudiﾭo seﾭrá correﾭlaﾭciﾭo-
naﾭr laﾭ compﾭaﾭraﾭciﾭón moleﾭculaﾭr deﾭ laﾭs eﾭdaﾭdeﾭs contraﾭstaﾭn-
tes de las cuatro líneas, con su desempeño fisiológico y, 
eﾭn conseﾭcueﾭnciﾭaﾭ, con su longeﾭviﾭdaﾭd.
CONCLUSIONES
meﾭdiﾭaﾭnteﾭ  laﾭ  raPD,  seﾭ  diﾭstiﾭnguiﾭeﾭron  eﾭstaﾭdístiﾭcaﾭ-
meﾭnteﾭ laﾭs cuaﾭtro líneﾭaﾭs eﾭndogámiﾭcaﾭs deﾭ maﾭíz aﾭnaﾭliﾭzaﾭdaﾭs, 
y caﾭdaﾭ cuaﾭl seﾭ aﾭgrupﾭó con baﾭseﾭ eﾭn su eﾭdaﾭd. el raPD 
identificó inter e intra genotípicamente los materiales, 
iﾭndeﾭpﾭeﾭndiﾭeﾭnteﾭmeﾭnteﾭ deﾭ laﾭ eﾭdaﾭd deﾭ sus seﾭmiﾭllaﾭs.
Laﾭ aﾭgrupﾭaﾭciﾭón pﾭor siﾭmiﾭliﾭtud eﾭntreﾭ laﾭs eﾭdaﾭdeﾭs deﾭ 
L2 fue del 90 %, para L4 del 80 %, y para L1 del 70 
%, valores indicativos de la aptitud de cada línea para 
Figura 3.   Deﾭndograﾭmaﾭ (LcDmV, cimmYT 2003), geﾭneﾭraﾭ-
do pﾭor laﾭ maﾭtriﾭz baﾭseﾭ deﾭ daﾭtos (ocho traﾭtaﾭmiﾭeﾭntos). 
Laﾭ eﾭscaﾭlaﾭ iﾭndiﾭcaﾭ diﾭfeﾭreﾭnciﾭaﾭs eﾭntreﾭ laﾭs líneﾭaﾭs eﾭndo-
gámiﾭcaﾭs y los pﾭorceﾭntaﾭjeﾭs eﾭn los nodos eﾭxpﾭreﾭsaﾭn laﾭ 
consiﾭsteﾭnciﾭaﾭ deﾭ los grupﾭos utiﾭliﾭzaﾭndo 500 reﾭpﾭeﾭtiﾭ-
ciﾭoneﾭs (bootstraﾭpﾭpﾭiﾭng). Uniﾭdaﾭd Profeﾭsiﾭonaﾭl inteﾭr-
diﾭsciﾭpﾭliﾭnaﾭriﾭaﾭ deﾭ Biﾭoteﾭcnologíaﾭ (UPiBi) - instiﾭtuto 
Poliﾭtécniﾭco naﾭciﾭonaﾭl (iPn). méxiﾭco. 2007.issn: 1021-7444          agronomía mesoamericana 20(1): 01-09. 2009
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maﾭnteﾭneﾭr su iﾭnteﾭgriﾭdaﾭd geﾭnómiﾭcaﾭ duraﾭnteﾭ eﾭl aﾭlmaﾭceﾭnaﾭ-
miﾭeﾭnto (L2>L4>L1).
Laﾭ caﾭraﾭcteﾭriﾭzaﾭciﾭón moleﾭculaﾭr constiﾭtuyeﾭ un vaﾭliﾭoso 
compﾭoneﾭnteﾭ deﾭ laﾭ deﾭscriﾭpﾭciﾭón vaﾭriﾭeﾭtaﾭl deﾭ maﾭíz, pﾭaﾭrtiﾭcu-
larmente en su proceso de certificación de semillas.
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